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Código de barras genético 
para identiﬁcar hongos
Usar secuencias cortas de ADN de regiones estándar del genoma como 
si fueran las líneas negras de un código 
de barras es el principal objetivo de un 
trabajo multidisciplinar e internacional, 
con participación de ocho investigadores 
del Real Jardín Botánico (J. Diéguez-Uri-
beondo, M. Dueñas, M.A. García, M.P.M., 
R. Pino-Bodas, J.M. Sarmiento-Ramírez, 
M. T. Telleria, J. C. Zamora). El estudio, 
que aparece publicado en la prestigiosa 
revista Proceedings of the National Aca-
demy of Sciences (PNAS), se enmarca 
en el Consortium for the Barcode of Li-
fe, integrado por 200 organizaciones de 
unos 50 países. Creado en 2004, el Con-
sortium for the Barcode of Life tiene 
su sede en el Smithsonian Institution’s 
National Museum of Natural History en 
Washington (Estados Unidos). El Real 
Jardín Botánico de Madrid (CSIC) par-
ticipa en el proyecto desde 2009, dentro 
del Fungal Barcoding Group, uno de los 
grupos de trabajo liderados por Conrad 
Schoch, investigador del National Center 
of Biological Information (Estados Uni-
dos), constituidos especíﬁcamente para 
este estudio.
La nueva herramienta, denominada 
DNA barcoding, se basa en confrontar 
el código de barras genético o barco-
de de un espécimen desconocido con 
una o más secuencias de especímenes 
bien identiﬁcados por otros medios. La 
eﬁcacia del método depende de la dis-
ponibilidad de secuencias barcode en 
colecciones o bases de datos públicas 
con las que comparar los fragmentos 
genéticos.
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➊ Colonias de distintas especies de levadura en 
medio artiﬁcial. FOTO: DOMINIO BEGEROW. 
➋ Cultivo de Fusarium solani aislado de tortu-
gas marinas. FOTO: J. M. SARMIENTO-RAMÍREZ. 
➌ Cladonia sp, Líquen con talo primario forma-
do por escuámulas y talo secundario en forma 
de copa. FOTO: R. PINO-BODAS & A-R BURGAZ. 
➍Flores de Saponaria ofﬁinalis con anteras 
infectadas por Microbotryum saponariae. FOTO: 
A. SHÄFFER. 
➎ Hyphodermella densa, colección de refe-
rencia conservada en el herbario MA- Fungi del 
Real Jardín Botánico, CSIC. FOTO: M. DUEÑAS. 
➏ Rhizopogon buenoi, hongo con cuerpo fruc-
tífero globoso que crece enterrado en el suelo 
(falsa trufa). FOTO: M. A. GARCÍA. 
➐ Hyphodermella densa (en fresco), hongo con 
cuerpo fructífero resupinado (a modo de costra), 
sobre madera muerta. FOTO: M. T. TELLERÍA
RESUMEN DEL TRABAJO QUE APARECE EN LA REVISTA PNAS 
(PORTADA) 
Un consorcio multinacional y multilaboratorio ha evaluado seis 
regiones de la ADN como posibles códigos de barras de ADN para los 
hongos, el segundo reino más grande de la vida eucariota. Se excluyó 
como marcador potencial la región de la Subunidad I de la Citocromo 
C Oxidasa Mitocondrial, utilizada como el código de barras animal, ya 
que este es difícil de ampliﬁcar en hongos. Además, a menudo incluye 
grandes intrones, y puede tener una variabilidad insuﬁciente. Se 
compararon tres subunidades del cistrón del ARN ribosomal nuclear, 
junto con las regiones de tres genes codiﬁcadoras de proteínas repre-
sentativas (la subunidad mayor del ARN polimerasa II, la segunda 
subunidad del ARN polimerasa II, y la proteína del mantenimiento 
del minicromosoma). En muchos casos, las regiones de los genes que 
codiﬁcan proteínas tenían un porcentaje de identiﬁcación correcto 
mayor que los marcadores ribosomales, pero fueron descartadas 
como candidatas como posibles códigos de barras universales para 
hongos debido al poco éxito en la ampliﬁcación y secuenciación del 
PCR. Entre todas las regiones de la cistrón ribosomal, la región del 
espacio intergénico (ITS) tiene la mayor probabilidad de identiﬁcar 
correctamente la gama más amplia de hongos, con el espacio más níti-
do encontrado entre las variaciones inter e intraespecíﬁcas. La gran 
subunidad del ribosomal nuclear, un marcador ﬁlogenético popular 
para ciertos grupos, presentó una resolución especíﬁca superior en 
algunos grupos taxonómicos, tales como los primeros linajes divergen-
tes y las levaduras ascomicetas, pero, por lo demás, fue ligeramente 
inferior al ITS. La pequeña subunidad del ribosomal nuclear tiene 
una pobre resolución en los hongos al nivel especíﬁco. El ITS será 
propuesto formalmente para su adopción como el principal código de 
barras marcador de hongos al Consorcio para el Código de Barras de 
la Vida, con vistas al desarrollo de códigos de barras complementarios 
para grupos taxonómicos estrechamente circunscritos.
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El 23 de abril, Día del Libro, durante la jornada de 
puertas abiertas del Real Jardín Botánico, de 16 a 20 
horas, nos visitaron  1.242 personas que pudieron par-
ticipar en las distintas actividades programadas para 
celebrar La Noche de los Libros. Por segundo año, el 
Botánico se unió a la iniciativa internacional Book-
crossing “liberando” en el Jardín más de 60 ejempla-
res –procedentes de la colección de libros duplica-
dos– relacionados con la naturaleza, la biodiversidad y 
el conocimiento de las plantas, que pudieron llevarse 
consigo algunos visitantes.
También se celebraron los talleres gratuitos de 
creación literaria que ofrecieron los profesores de la 
Escuela de Escritores, en el entorno privilegiado del 
Jardín.
Durante la  mañana del Día del Libro se realizaron 
visitas guiadas a las colecciones históricas de la Bi-
blioteca y el Archivo, donde el público pudo conocer 
cómo se custodian algunos tesoros bibliográﬁcos, y 
ver de cerca esas obras históricas de la Botánica.
 Noche de los Libros 
del Botánico con 
gran participación
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